






























漿液性卵巣癌の Digital Karyotyping の結果，
1/7(14.3%) に Ch19p13.2 の遺伝子増幅を認め
た。The Cancer Genome Atlas (TCGA) のデー
タベース解析により漿液性卵巣癌の 18% に
Ch19p13.2 の遺伝子増幅がある事を明らかにし
た。Ch19p13.2 領域ではNACC1 を含む 7 つの
遺伝子が mRNA 発現と遺伝子 copy 数に相関
を認めた（R>0.54）。我々は以前から NACC1
が Oncogenic な機能を有する事を報告してき
たため，NACC1 が Driver gene であると想定
し，Dual-Color FISH で Validation した。Dual-
Color FISH で は 20/175(20%) に NACC1 locus
の遺伝子増幅が認められた。また，NACC1 遺
伝子増幅は 6 ヶ月以内の再発と相関していた。


























るものとなる。すなわち，NACC1 は CIN 誘
導遺伝子であり CIN 誘導の後，付随の遺伝子
変化が生じて正常細胞が癌化した事が示唆さ
れる。また，NACC1 は BCL6 と同様に BTB
　domain にて homodimer を形成している事
を 発 見 し た。NACC1 の siRNA や Dominant 
negative な作用をもつNACC1 の N 末領域の

















介して NAC1 タンパク質は直接 DNA と結合
することを証明した。PCR を利用したランダ
ムオリゴ DNA 結合スクリーニング法により，
BEN 領域依存的に NAC1 タンパク質に結合す








NAC1 タンパク質発現 HeLa 細胞を作製し，
コンフォーカル顕微鏡を用いた FRAP およ















の共同研究で NAC1 の構造解析を基に NAC1
の機能を阻害する新規リード化合物のin silico
スクリーニングを進めている。さらに独自に
開発した細胞アッセイ系により検証実験を行
い，細胞レベルで NAC1 の機能を抑制するリー
ド化合物の絞り込みを行う予定である。また，
NACC1 発がんモデルマウスを樹立し，動物個
体レベルにおける化合物の評価方法を確立中で
ある。
　最後になりましたが，大阪癌研究会より一般
学術研究助成を賜り，このように研究を進める
ことができました。深く感謝いたしますととも
に，貴財団の今後の益々の発展を祈念いたしま
す。
＊島根大学医学部産科婦人科
　平成 21 年度一般学術研究助成金交付者
